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ANALIZA COMPARATIVĂ A PROTEINELOR CODIFICATE

DE GENELE SISTEMULUI ASC-Rf

Andrei MIDONI
Catedra Biologie Vegetală

This work focussed on a comparative analysis of the codifi ed proteins of the CMS-Rf system, having as purpose to fi nd 
certain correlations between them and some specifi c properties of polypeptides.

Începând cu anul 1953, odată cu descoperirea structurii ADN-ului [7] biologia moleculară a cunoscut o dez-
voltare exponenţială. Apariţia unui volum mare de cunoştinţe noi impune, pe de o parte, necesitatea structurării 
acesteia în subdomenii de cercetare, iar, pe de alta – dictează utilizărea unor tehnologii de studiu şi analiză mai 
performante. Această dilemă informaţională este rezolvată cu ajutorul bazelor de date (BD), care reprezintă 
„adevărate depozite de informaţii ” ce atrag anual un număr mare de cercetători. 

Efi cienţa unei BD este determinată de cantitatea informaţiei stocate şi de prezenţa programelor informaţi-
onale ce tind să faciliteze atât accesul, cât şi analiza datelor. În cadrul biologiei moleculare cele mai utilizate 
BD sunt: The National Center for Biotechnology Information (NCBI) [15], DNA Data Bank of Japan 
(DDBJ) [10], DNA Data Bank [16], Gene Bank Database [14], Expert Protein Analysis System (expasy) 
[12] etc. Actualmente, NCBI, care a fost fondată în 1988 ca o subdiviziune a bibliotecii naţionale de medicină 
din Statele Unite ale Americii, reprezintă cel mai mare rezervor de informaţii cu aplicaţii largi în medicină, 
genetică şi farmaceutică. 

Utilizând această bază de date, am recurs la cercetarea proteinelor specifi ce pentru genotipurile cu androsteri-
litate citoplasmatică şi a celor restauratoare de fertilitate la diferite specii de plante, în scopul caracterizării şi 
identifi cării anumitor particularităţi specifi ce.

Material şi metode
Toate proteinele au fost selectate din baza de date NCBI [15]. Analiza unor proprietăţi specifi ce ale pro-

teinelor (masa moleculară, punctul izoelectric, hidrofobicitatea, sarcina electrică, frecvenţa aminoacizilor şi 
strucura secundară) a fost realizată prin intermediul programelor computerizate: Protein Workbench 5.0.1.[9]; 
Swiss Pdb Viewer ver. 4.0.1. [13]; Swissmodel.expasy.org [17]. Stabilirea tipurilor de domenii proteice (D.P.) 
şi clasifi carea acestora în noncitoplasmatice, transmembranare şi citoplasmatice a fost efectuată cu ajutorul 
programei Phobius [11].

Rezultate şi discuţii
Rezultatele obţinute la analiza masei moleculare a relevat că la toate proteinele ASC aceasta are o va-

loare mică, cu limitele inferioare de 7,12 kDa, 8,63 kDa la (ORF67 şi ORF60 de la Brassica oleraceea), iar 
cele superioare de 26,66 kDa, 43,8 kDa (orfB-F2 Daucus carottai, proteina ASC de la Petunia axillaris). La 
Helianthus annuus produsul de expresie a genei orfH522 are o masă moleculară apropiată de valoarea medie 
a proteinelor ASC: 19,5 kDa. La proteinele restauratoare de fertilitate a fost observat faptul că acestea au mase 
moleculare mari, cu o valoare medie de 69,58 kDa. Minimul de 55,37 kDa şi 58,1 kDa posedă produsul de 
expresie a genei Rf1b de la Oryza sativa şi ALDH de la Arabidobsis thaliana. Abaterea maximală pozitivă a 
fost înregistrată la produsul de expresie a genei Rf1c şi Rf1 de la Oryza sativa şi la proteina restauratoare de la 
Raphanus sativus cu nişte indici de 87,7 kDa, 87,6 kDa şi 76,5 kDa.

Analiza punctului izoelectric al produşilor de expresie a genelor ASC a semnalat o abatere cuprinsă în li-
mitele 4,82-9,87. Investigarea computerizată a acestei variabile, la proteinele restauratoare, a scos în evidenţă 
valori intermediare de 6,87, ceea ce reprezintă cu 1,49 unităţi mai puţin faţă de valorile medii ale proteinelor 
ASC. Extremele minime au fost înregistrate la produşii de expresie a genelor orf687 de la Raphanus sativus – 
5,23 şi Rf1a de la Oryza sativa – 6,25. Maximul valorilor de 8,36 şi 8,22 a fost observat la produşii de expresie 
a genelor RfPPR591 de la Petunia hzbrida şi Rf1b de la Oryza sativa.

Studiul detaliat al hidrofobicităţii proteinelor a arătat că la ambele grupe ASC şi Rf predomină catenele hidrofobe 
cu o valoare medie de 0,5, faţă de cele hidrofi le cu o valoare medie de 0,23. La proteinele specifi ce genotipurilor 
androsterile valorile maxime ale catenelor hidrofobe de 0,66 şi 0,63 au fost înregistrate la ORF67 de la Zea mays şi, 
respectiv, la ORF79 de la Oryza sativa. La proteinele restauratoare de fertilitate analiza catenelor hidrofobe arată o 
abatere maximă de 0,07 şi 0,06 la aldehiddehidrogenaza de la Oryza sativa şi la ALDH2B de la Zea mays.

Analiza complexului proteic din cadrul grupului ASC a sugerat faptul că potenţialul electrostatic e puţin 
deplasat în favoarea sarcinilor pozitive, cu o valoare medie de 0,11 faţă de 0,9 ale celor negative. Maximurile 
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sarcinilor negative predomină la proteina ORF67 de la Brassica oleraceea – 0,22, la proteina ORF138 de la 
Raphanus sativus – 0,15 (Fig.1) şi la produsul de expresie a genei orf 209 de la Phaseolus vulgaris – 0,14.

Fig.1. Potenţialul electrostatic al proteinei ORF138 de la Raphanus sativus
modelat cu ajutorul programei Swiss Pdb Viewer ver. 4.0.1 [13].

Studiul proteinelor restauratoare de fertilitate indică faptul că atât sarcinile pozitive, cât şi cele negative au 
o distribuţie înaltă, cu un indice de 0,1. Numărul maxim de sarcini negative –0,13 a fost observat la produsul 
de expresie a genei orf687 de la Raphanus sativus (Fig.2) şi la produşii de expresie a genelor Rf4 de la Oryza 
sativa şi RfPPR592 de la Petunia hybrida. Iar maxima sarcinilor pozitive este prezentă la produşii de expresie 
a genelor RfPPR591 şi RfPPR592 de la Petunia hybrida.

 

Nor de 
electroni 

Fig.2. Potenţialul electrostatic la produsul de expresie a genei orf687 de la Raphanus sativus
modelat cu ajutorul programei Swiss Pdb Viewer ver. 4.0.1 [13]: roşu – nor de elecroni; albastru – defi cit de electroni. 

Notă: desenele reprezintă o continuitate de la stânga la dreapta.
  
Analiza frecvenţei aminoacizilor la eşantionul compus din 24 de proteine androsterile a arătat că în majo-

ritatea cazurilor predomină leucina, opozabil triptofanului cu cel mai mic procentaj al distribuţiei cantitative. 
Studiul proteinelor restauratoare de fertilitate a permis diferenţierea acestora în două grupuri mari. În primul 
sunt incluse aldehiddehidrogenazele, unde dintre toţi aminoacizii procentajul maximal îl posedă alanina, care, 
la rândul său, induce un indice hidrofobic mai mare întregii proteine, iar în al doilea grup predomină leucina.

Investigarea structurii secundare a proteinelor, care este în strânsă interdependenţă cu funcţia acestora, a 
arătat în majoritatea cazurilor o predominanţă de β-structuri la proteinele specifi ce genotipurilor androsterile. 
Prevalarea ά-helixurilor a fost întâlnită doar la produsul de expresie a genei orfH522 de la Helianthus annuus, 
la proteinele ORF209 de la Phaseolus vulgaris şi ORF108 de la Brassica junceea. Un număr egal de ά-helixuri 
şi β-structuri a fost constatat pentru proteinele ORF98, ORF239 de la Phaseolus vulgaris şi ORF222 de la 
Brassica rapa şi Brassica napus.

Analiza produşilor de expresie a genelor Rf a permis divizarea acestora în trei grupuri mari. În primul sunt 
incluse proteinele genelor Rf1, Rf1a, Rf1b şi Rf1c de la Oryza sativa, produsul de expresie a genei rf2b de la 
Zea mays ASC-T, proteinele RfPPR591 (Fig.3) şi RfPPR592 de la Petunia hybrida şi aldehiddehidrogenaza de 
la Arabidobsis thaliana, unde o predominanţă majoră au ά-helixurile (Fig.3).

   
Fig.3. ALDH de la Arabidobsis thaliana şi produsul de expresie a genei RfPPR591 de la Petunia hybrida modelate 

cu ajutorul saitului www.swissmodel.expasy.org [17].
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În al doilea grup intră aldehiddehidrogenazele de la Oryza sativa (Fig.4), Nicotiana tabacum şi produsul de 
expresie a genei rf2 de la Zea mays cu citoplasmă de tip T în care au fost remarcate proporţii egale de ά-helixuri 
şi β-structuri (Fig.4).

    
Fig.4. ALDH de la Oryza sativa şi RF2 de la Zea mays, restaurator pentru ASC-T

modelate cu ajutorul saitului www.swissmodel.expasy.org [17].

Iar în al treilea grup este inclus doar produsul de expresie a genei Rfo de la Brassica napus, unde o predo-
minanţă majoră au β-structurile.

Stabilirea tipurilor de domenii la proteinele cercetate
Un aspect important, legat de cercetarea proteinelor, îl reprezintă studiul domeniilor proteice. Aplicarea 

programei Phobius [11] a scos în evidenţă cele mai elocvente deosebiri dintre grupurile studiate. Astfel, ma-
joritatea proteinelor responsabile pentru manifestarea fenotipică a ASC-ului au domenii noncitoplasmatice, 
transmembranare şi citoplasmatice. Excepţie de la regulă fac proteinele ASC: ORF108 de la Brassica juncea, 
ORF67 de la Brassica oleracea, ORF98 şi ORF209 de la Phaseolus sp. şi ORF25 de la Triticum aestivum – cu 
domenii strict citoplasmatice ca şi toate proteinele restauratoare de fertilitate.

Discuţii
În urma analizei a 24 de proteine androsterile şi a 13 proteine restauratoare de fertilitate, au fost observate 

o serie de deosebiri şi unele asemănări între cele două grupuri studiate (Fig.5). 

Fig.5. Deosebiri şi asemănări între proteinele ambelor grupe studiate.

Masele moleculare mari ale proteinelor restauratoare de fertilitate şi distribuţia înaltă atât a sarcinilor pozi-
tive, cât şi a celor negative ce infl uenţează proprietăţile fi zicochimice ale proteinelor, precum şi interacţiunile 
dintre ele [5,6], ar putea fi  un indiciu de complexitate structurală şi funcţională a acestor biomolecule. 

Totodată, proteinele androsterile, deşi posedă dimensiuni mai mici, au înregistrat o predominanţă de 
β-structuri opozabil proteinelor restauratoare de fertilitate cu dimensiuni mai mari, unde prevalează ά-helixurile. 
Acest fenomen poate fi  explicat prin faptul că o structură biologică complicată, dacă ar fi  formată din subunităţi 
foarte complexe, ar avea un număr foarte mare de probabilităţi de interacţiune dintre subunităţi, ceea ce la un 
moment dat ar duce la confruntarea între ele.

Prevalarea domeniilor transmembranare la majoritatea proteinelor androsterile poate fi  un argument în fa-
voarea concepţiilor din literatură precum că acestea sunt polipeptide membranare (cu referire la porumbul cu 
citoplasmă de tip T [3]; sfecla de zahăr [4]; petunie [8]; fl oarea - soarelui [2] etc. ).

Studiul combinat dintre programa Phobius [11] şi Swiss Pdb Viewer ver. 4.0.1. [13] permite să observăm 
că capătul iniţial de 23 de aminoacizi ai produsului de expresie a genei orfH522 de la Helianthus annuus are un 
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domeniu noncitoplasmatic cu un potenţial electrostatic echilibrat dintre sarcinile pozitive şi cele negative. În 
partea centrală a acestuia (între 24 şi 41 de aminoacizi) există, însă, un domeniu transmembranar în care lipsesc 
sarcinile electrice. Iar partea posterioară a proteinei (42-174 de aminoacizi cu un domeniu noncitoplasmatic) are 
un conglomerat de sarcini pozitive. Distribuţia potenţialului electrostatic pe faţa internă şi externă a membranei 
mitocondriale ne ajută să intuim repartizarea spaţială la produsul de expresie a genei orfH522 de la fl oarea - 
soarelui (Fg.6). Şi deoarece studiul liniilor materne arată că proteina ASC cauzează expulzarea citocromului c din 
mitocondrie în citosol [1], putem intui că această proteină ar putea funcţiona similar unei pompe ionice.

Fig.6. Modelul ipotetic privind distribuţia spaţială a produsului de expresie a genei orfH522
de la Helianthus annuus.

Concluzii
1. În urma cercetărilor am relevat că grupurile de proteine ASC şi Rf au înregistrat o serie de deosebiri ma-

jore în ceea ce priveşte masa moleculară, punctul izoelectric şi structura secundară.
2. Predominanţa domeniilor tansmembranare la majoritatea proteinelor ASC şi lipsa asestora la produşii de 

expresie a genelor Rf denotă că la primul grup sunt atribuite proteinele membranare.
3. Repartizarea spaţială a produsului de expresie a genei orfH522 de la Helianthus annuus ne permite să 

postulăm că, acesta ar putea funcţiona similar unei pompe ionice, care expulzează citocromul c din mitocon-
drie în citosol.
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